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ァージ φRP15 のゲノム解析を行った（第 4 章）。本論文の第 1 章では、こうした
ウイルス研究の背景とバイオインフォマティクスの役割を論じる。 






















 第 4 章では植物病原菌ラルストニア・ソラナケアルム（Ralstonia solanacearum）
に感染する溶菌ファージ（φRP15）の配列解析について述べる。φRP15と他のファ
ージの遺伝子組成やゲノムを比較するとともに、分子系統解析とプロテオミックツ
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